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Abstract 
In this study, a simple sequence repeat (SSR) analysis was performed to identify and 
localize the Bph3 gene derived from cv. Rathu Heenati. For mapping of the Bph3 locus, we 
developed the backcross population, BC3F2, from a cross of Rathu Heenati×KDML105 and 
evaluated this for BPH resistance. Thirty-six polymorphic SSR markers on chromosomes 4, 6 and 
10 were used to survey 15 resistant and 15 susceptible individuals from the backcross 
population. One SSR marker, RM190, on chromosome 6 was associated with resistance and 
susceptibility in the backcross population. Additional SSR markers surrounding the RM190 locus 
were examined to define the location of Bph3. Based on the linkage analysis of 333 BC3F2 
individuals, we were able to map the Bph3 locus between two flanking SSR markers, RM588 and 
RM589, on the short arm of chromosome 6. The tightly linked SSR markers were further used to 
develop introgression lines (ILs) with essential grain quality traits and BPH resistance. The 
linkage drag between Bph3 and Wxa alleles was successfully broken by phenotypic selection 
integrated with marker-assisted selection. All fifty-one selected ILs developed in this study 
showed a broad spectrum resistance against BPH populations in Thailand and had KDML105 
grain quality standards. Finally this study was revealed that the ILs can be directly developed 
into BPH resistance varieties or can be used as genetic resources of BPH resistance to improve 
rice varieties with the Wxb allele in rice breeding programs. 
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การวิจัยคร้ังนี้ใชโมเลกุลเคร่ืองหมาย simple sequence repeats (SSR) วิเคราะหหาตําแหนงยีน
ตานทานเพล้ียกระโดดสีน้ําตาล Bph3 จากพันธุขาว Rathu Heenati โดยการพัฒนาประชากรขาวผสมกลับ 
BC3F2 จากคูผสม Rathu Heenati×ขาวดอกมะลิ105 เพื่อใชทดสอบความตานทานตอเพล้ียกระโดดสี
น้ําตาลและสรางแผนที่พันธุกรรม คัดเลือกโมเลกุลเคร่ืองหมาย SSR ที่สามารถแยกความแตกตางระหวาง
พอ-แม จํานวน 36 ไพรเมอร บนโครโมโซม 4, 6 และ 10 วิเคราะหความแตกตางระหวางกลุมสายพันธุ
ตานทานและออนแอจํานวนกลุมละ 15 สายพันธุ พบวามีเพียงโมเลกุลเครื่องหมาย RM190 ที่สัมพันธกับ
ลักษณะตานทานและออนแอ คัดเลือกโมเลกุลเครื่องหมายเพิ่มเติมที่มีตําแหนงใกลกับ RM190 เพื่อ
วิเคราะหหาตําแหนงยีนตานทานที่แนนอนบนโครโมโซม จากการวิเคราะหความสัมพันธระหวางฟโนไทป
และจีโนไทปของประชากรผสมกลับ BC3F2 จํานวน 333 สายพันธุ พบวายีนตานทาน Bph3 มีตําแหนงอยู
ระหวางโมเลกุลเคร่ืองหมาย RM588 และ RM589 บนโครโมโซม 6 นําโมเลกุลเคร่ืองหมายที่มีตําแหนงใกล
กับยีนตานทานไปใชพัฒนาสายพันธุขาวตานทานตอเพล้ียกระโดดสีน้ําตาลและมีคุณภาพเมล็ดดี สามารถ




กระโดดสีน้ําตาลที่มี Wxb อัลลีล ในโครงการปรับปรุงพันธุขาวตอไป 
คําสําคัญ : เพล้ียกระโดดสีน้ําตาล  Nilaparvata lugens  การคัดเลือกโดยโมเลกุลเคร่ืองหมาย   
SSR  อัลลีล 
 
คํานํา 




ดูดกินน้ําเล้ียงจากตนขาว ทําใหปริมาณคลอโรฟล โปรตีน และคารโบไฮเดรทในตนขาวลดลง สงผลให
อัตราการสังเคราะหแสง การเจริญเติบโต และการใหผลผลิตของขาวลดลงตามไปดวย (Ramesh and 
Murugan, 1996; Sogawa, 1982; Watanabe and Kitagawa, 2000) ถาเกิดการระบาดรุนแรงขาวจะแหง
ตายในลักษณะที่เรียกวา "hopperburn" (Dyck and Thomas, 1979; Pathak and Khan, 1994) 
นอกจากนั้นยังเปนพาหะนําเช้ือที่เปนสาเหตุทําใหเกิดโรคใบหงิก (ragged stunt) และโรคเขียวเต้ีย 
(grassy stunt) ในขาว มีรายงานการระบาดทําลายขาวของเพล้ียกระโดดสีน้ําตาลในประเทศไทย ต้ังแตป 
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พ.ศ. 2518 ในระหวางป พ.ศ. 2533-2534 พื้นที่ปลูกขาวภาคกลางและภาคเหนือมากกวาหนึ่งลานไรไดรับ
ความเสียหายจากการระบาดของเพล้ียกระโดดสีน้ําตาลและโรคใบหงิก ในชวงป พ.ศ. 2541-2544 เกิดการ





น้ําตาลที่พบในประเทศไทย มีความคงทนของลักษณะความตานทาน (durable resistance) ตอการ
เปล่ียนแปลงประชากรของแมลง และสามารถตานทานไดทุกระยะการเจริญเติบโตของตนขาว เนื่องจาก
ความตานทานของขาวบางพันธุไมสามารถที่จะตานทานไดทุกระยะการเจริญเติบโต ในประเทศไทยไดเร่ิม
ศึกษาพันธุกรรมความตานทานตอเพล้ียกระโดดสีน้ําตาลในพันธุขาว W1252, W1259 และ W1263 ต้ังแต
ป พ.ศ. 2518 โดยการผสมกับพันธุขาวของไทย พบวาพันธุขาวทั้งสามมียีนเดน (single dominant gene) 
ควบคุมลักษณะการตานทาน และตอมาพันธุ W1252 ไดถูกนํามาใชเปนแหลงพันธุกรรมตานทานตอแมลง
บ่ัวและเพล้ียกระโดดสีน้ําตาลในพันธุ กข4 (Pongprasert and Weerapat, 1979) พันธุ กข9 ไดรับยีน
ตานทานจากพันธุ W1256 ถูกแนะนําและสงเสริมใหเกษตรกรปลูกในป พ.ศ. 2518 และในป พ.ศ. 2524 
พันธุขาว กข21 ถูกแนะนําและสงเสริมใหเกษตรกรปลูกเพื่อแกปญหาการระบาดของเพล้ียกระโดดสีน้ําตาล
ในภาคกลาง พันธุขาว กข21 มียีนตานทาน Bph1 จากพันธุ IR26 (TKM6) ตอมาในป พ.ศ. 2524 พันธุ กข23 
ซึ่งมียีนตานทาน bph2 จากพันธุ IR32 (PTB18 และ PTB21) ถูกรับรองพันธุและสงเสริมใหเกษตรกร พันธุ
สุพรรณบุรี 60 ซึ่งตานทานระดับปานกลางมียีนตานทาน bph2 จาก IR48 รับรองพันธุป พ.ศ.2530 
เนื่องจากเปนพันธุที่มีคุณภาพคอนขางดี เกษตรกรจึงนิยมปลูกกันอยางแพรหลาย และในป พ.ศ.2532 พนัธุ
สุพรรณบุรี 60 ก็ถูกเพล้ียกระโดดสีน้ําตาลเขาทําลาย ทําใหพันธุสุพรรณบุรี 90 ถูกแนะนําทดแทนเพื่อ
แกปญหา นอกจากนั้นยังมีพันธุขาวตานทานอ่ืนๆ ถูกแนะนําเพื่อแกไขปญหาและลดความเสียหายจากการ
เขาทําลายของเพล้ียกระโดดสีน้ําตาล เชน ชัยนาท 1 สุพรรณบุรี 1 และ สุพรรณบุรี 2 เปนตน ต้ังแตป พ.ศ. 2518 
จนถึงปจจุบัน กรมการขาวไดผลิตพันธุขาวตานทานและสงเสริมใหเกษตรกรปลูกไมนอยกวา 10 พันธุ แตมี
พันธุขาวเพียงไมกี่พันธุที่ยังคงตานทานตอประชากรเพล้ียกระโดดสีน้ําตาลสวนใหญที่พบในประเทศไทย 











นอยกวา 20 ยีน (Zhang, 2007) ในจํานวนนี้มียีนตานทาน Bph1, bph2, bph5, bph7, bph8 และ Bph9 
ที่แมลงสวนใหญที่พบในประเทศไทยสามารถเขาทําลายได พันธุขาวที่มียีนตานทาน bph4, Bph6 และ 
Bph10 สามารถตานทานตอแมลงบางประชากร มีเพียงไมกี่ยีนที่ตานทานตอแมลงสวนใหญ ไดแก Bph3, 
Bph11, bph12, Bph14 และ Bph15 และยังมีพันธุขาวที่มียีนตานทานบางยีน เชน Bph13, bph16, 
Bph17, Bph18 และ bph19 ที่ยังไมไดนํามาศึกษาและทดสอบกับเพล้ียกระโดดสีน้ําตาลในประเทศไทย 
นอกจากนั้นยังมีรายงานการคนพบลักษณะที่เกี่ยวของกับความตานทานที่ควบคุมโดย QTL (Quantitative 
Trait Loci) กระจายทั่วทั้ง 12 โครโมโซมของขาว (Alam and Cohen, 1998; Jairin et al., 2005; 
Soundararajan et al., 2004; Su et al., 2002; Xu et al., 2002)  
การปรับปรุงพันธุตานทานในประเทศไทยไดมีการพัฒนาพันธุขาวตานทานจากยีน Bph1, bph2, 
Bph3 และ bph4 ตอมาพบวาเพล้ียกระโดดสวนใหญสามารถเขาทําลายพันธุขาวที่มียีนตานทาน Bph1 
และ bph2 แตยังพบวาพันธุขาวที่มียีน bph4 ยังคงตานทานตอแมลงบางประชากร และพบวาพันธุขาวที่มี
ยีนตานทาน Bph3 ยังสามารถตานทานไดดีตอประชากรแมลงสวนใหญ อยางไรก็ตามเร่ิมพบวาระดับ
ความตานทานของพันธุขาวดังกลาวลดลงเมื่อทดสอบกับแมลงบางประชากร 
จากการศึกษาพบวาพันธุขาว Rathu Heenati ที่มียีนตานทาน Bph3 (Angeles et al., 1986; 
Lakshminarayana and Khush, 1977) แสดงลักษณะตานทานตอประชากรเพล้ียกระโดดสีน้ําตาลที่เก็บ
จากจังหวัดกาญจนบุรี กาฬสินธุ ฉะเชิงเทรา ชัยนาท ชัยภูมิ เชียงราย นครนายก นครปฐม นครพนม 
นครราชสีมา นครศรีธรรมราช นครสวรรค นาน บุรีรัมย ปทุมธานี พิษณุโลก แพร มุกดาหาร ยโสธร รอยเอ็ด 
ราชบุรี ลพบุรี ลําปาง ศรีสะเกษ สระแกว สุพรรณบุรี สุรินทร หนองคาย อางทอง อุดรธานี และอุบลราชธานี 
(Jairin et al., 2007a) จากการทดสอบการปรับตัวของเพล้ียกระโดดสีน้ําตาลที่เล้ียงบนพันธุตานทาน 
Rathu Heenati พบวาประชากรเพล้ียกระโดดสีน้ําตาลที่เก็บจากจังหวัดอุบลราชธานี และขอนแกน ไม
สามารถปรับตัวบนขาวทั้งสองพันธุได (Jairin, 2008)  
พันธุ/สายพันธุขาวตานทานเพล้ียกระโดดสีน้ําตาลที่พัฒนาข้ึนมาทั้งในและตางประเทศที่ไดรับยีน
ตานทาน Bph3 พบวาปริมาณอมิโลสในเมล็ดของพันธุ/สายพันธุเหลานั้นคอนขางสูง ทั้งนี้เนื่องจากยีน
ตานทานในพันธุขาวดังกลาววางตัวอยูใกลกับยีนควบคุมการสรางอมิโลสบนโครโมโซม 6 (Jairin et al., 
2009) การพัฒนาพันธุขาวตานทานและมีปริมาณอมิโลสต่ําจึงทําไดไมงายนักโดยใชวิธีการปรับปรุงพันธุ
แบบปกติ การใชโมเลกุลเคร่ืองหมายจึงเพิ่มโอกาสใหนักปรับปรุงพันธุสามารถคัดเลือกสายพันธุที่ตองการ








สรางประชากรผสมกลับ BC3F2 ระหวางพันธุตานทาน Rathu Heenati (acc. no. 11730) กับพันธุ
ขาวดอกมะลิ 105 เพื่อใชในการสืบหายีนตานทานเพล้ียกระโดดสีน้ําตาล กําจัด linkage drag และพัฒนา
สายพันธุขาวตานทานเพล้ียกระโดดสีน้ําตาลและมีคุณภาพทางกายภาพและการหุงตมดีโดยใชโมเลกุล
เคร่ืองหมายชวยในการคัดเลือกในแตละช่ัวอายุดังที่แสดงไวใน Fig. 1 คัดเลือกได BC3F3 จํานวน 2 ตน จาก 
BC3F2 จํานวน 2,343 ตน ที่ตานทานตอเพล้ียกระโดดสีน้ําตาลและแยกอัลลีลควบคุมการสรางอมิโลสใน
เมล็ดจาก donor ออกจากยีนตานทาน Bph3 คัดเลือกสายพันธุจากประชากร BC3F4 เพื่อใชวิเคราะห
พื้นฐานทางพันธุกรรม (genetic background) และปลูกประเมินลักษณะทางการเกษตร ผลผลิต และ
ลักษณะทางกายภาพและทางเคมีของเมล็ดจนไดประชากร BC3F6 จํานวน 51 สายพันธุ 
 
 
Fig. 1  Scheme for the development of BPH resistance introgression lines with details of markers 




ประเมินความตานทานเพล้ียกระโดดสีน้ําตาลของพันธุขาวในระยะกลา (standard seedbox 
screening, SSBS) และในระยะขาวแตกกอ (modified mass tillers screening, MMTS) และทดสอบ
ความชอบของเพล้ียกระโดดสีน้ําตาลตอพันธุขาว ดําเนินการทดสอบตามวิธีการของ Jairin et al. (2007b) 
ทดสอบความตานทานของพอ-แม และประชากร BC3F2 จากคูผสม Rathu Heenati × ขาวดอกมะลิ 105 
โดยใชพันธุขาว TN1 เปนพันธุเปรียบเทียบออนแอ ดําเนินการที่โรงเรือนทดสอบแมลงของศูนยวิจัยขาว
อุบลราชธานี  
3. การสกัดดีเอ็นเอจากใบขาวและการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอโดยปฏกิิริยาลกูโซ 
สกัดดีเอ็นเอจากใบขาวโดยวิธ ี CTAB (cetyltrimethyl ammonium bromide) ตามวิธีการของ 
Chen and Ronald (1999) เพิ่มปริมาณดีเอ็นเอโดยปฏิกิริยาลูกโซ (polymerase chain reaction, PCR) 
(10 μl) องคประกอบของพีซอีาร ดังนี ้Taq master mix 5 μl, dH2O 3.5 μl, Primer F (10 μM) 0.25 μl, 
Primer R (10 μM) 0.25 μl และ Template DNA (25 ng) 1 μl ข้ันตอนการเพิ่มจาํนวนช้ินสวนดีเอ็นเอโดย
เคร่ืองพีซีอาร ประกอบดวย Initial denaturation 94°C นาน 3 นาท,ี denaturation 94°C นาน 30 วินาท,ี 
annealing 55°C นาน 30 วินาท,ี extension 72°C นาน 2 นาท,ี Final extension 72°C นาน 10 นาท,ี 
จํานวน 35 รอบ และแยกความแตกตางขนาดของช้ินสวนดีเอ็นเอโดย polyacrylamide gel ความเขมขน 
6% และยอมดวย silver nitrate 
4. การสืบหาตําแหนงยีนตานทาน Bph3 บนจีโนมขาว 
สืบหาโมเลกุลเคร่ืองหมายที่มีตําแหนงใกลกับยีนตานทาน โดยใชโมเลกุลเคร่ืองหมายชนิด SSR 
คัดเลือกสายพันธุขาวกลุมที่ตานทานและออนแอจากประชากรขาว BC3F2 จํานวนกลุมละ 15 ตน สํารวจหา
ตําแหนงของยีนตานทานโดยใชโมเลกุลเคร่ืองหมายชนิด SSR (McCouch et al., 2002) จํานวน 36 คูไพร
เมอร ซึ่งเปนบริเวณตําแหนงที่มีความเปนไดวาอยูใกลกับยีนตานทาน Bph3 จากการรายงานกอนหนานี้ 
(Ikeda and Kaneda, 1981; Kawaguchi et al., 2001; Sun et al., 2005; Yan et al., 2002) 
ประกอบดวย 13 คูไพรเมอร ครอบคลุมระยะทางบนโครโมโซม 4 ต้ังแต 5.4-151.1 cM, 14 คูไพรเมอร 
ครอบคลุมระยะทางบนโครโมโซม 6 ต้ังแต 2.3-105.1 cM และ 9 คูไพรเมอร ครอบคลุมระยะทางบน
โครโมโซม 10 ต้ังแต 17.6-113.0 cM   
5. การสรางแผนท่ีโมเลกลุเครื่องหมายและการวเิคราะหหาตําแหนงยีนตานทาน Bph3 
หลังจากที่ทราบตําแหนงของยีนตานทาน Bph3 พอสังเขปจากการสืบหาโดย SSR ดําเนินการสืบ
หาโมเลกุลเคร่ืองหมายที่อยูใกลกับตําแหนงที่พบเพิ่มเติม เพื่อวิเคราะหหาตําแหนงยีนตานทานที่แนนอน
บนโครโมโซม วิเคราะหคาความสัมพันธระหวางขอมูลจีโนไทปที่ไดจากการวิเคราะหโดยโมเลกุล
เคร่ืองหมาย SSR และขอมูลของลักษณะความตานทานเพล้ียกระโดดสีน้ําตาลของประชากรขาว BC3F2 
จํานวน 333 ตน โดยใชโปรแกรม JoinMap 3.0 (Van Ooijen and Voorrips, 2001) และ MapQTL 5 
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(Van Ooijen, 2004) พิจารณาความนาเช่ือถือของการจัดกลุมโดยดูจากคา LOD ที่มีคามากกวา 3.0 และ
ระยะหางบนแผนที่โมเลกุลเคร่ืองหมายวิเคราะหโดยใชฟงกชันของ Kosambi (1944) 
6. การแยก Linkage drag และการคัดเลือกลกัษณะความหอมและคุณภาพการหุงตม 
แยกอัลลีล Wxa ที่ติดมากับยีนตานทาน Bph3 จากพนัธุขาว Rathu Heenati โดยทดสอบปฏิกิริยา
ความตานทานของสายพันธุขาว จํานวน 2,343 ตน ในสภาพโรงเรือน คัดเลือกเฉพาะตนที่ตานทานนํามา
วิเคราะหเพื่อคัดเลือกหาตนที่มยีีนตานทานและยีน Wx ที่เปนอัลลีลของขาวดอกมะลิ 105 (Wxb) โดยใช
โมเลกุลเคร่ืองหมาย RM190 และ RM589 และคัดเลือกลักษณะความหอมและอุณหภูมิแปงสุกโดยใช
โมเลกุลเคร่ืองหมาย BO3_127.8 และ GT11 ตามลําดับ (Table 1) 
 
Table 1  Target molecular markers for marker-assisted selection 
Primer sequence Marker Type Chr Trait 
Forward primer Reverse primer 
RM190 SSR 6 AC, GC gctacaaatagccacccacacc caacacaagcagagaagtgaagc 
BO3_127.8 SSR 8 FR cgtggctcgacctttttaat tcaaaccctggttacagcaa 
GT11 STS 6 GT cgagcgagggtttactgttc ggaggaaacagcagcaactc 
RM589 SSR 6 BPH atcatggtcggtggcttaac caggttccaaccagacactg 
AC = amylose content; FR = fragrance; GC = Gel consistency, GT = Gelatinization temperature; BPH = brown 
planthopper resistance 
 
7. การประเมินพื้นฐานทางพันธุกรรม (genetic background) ของสายพันธุคัดเลือก 
คัดเลือกโมเลกุลเครื่องหมาย SSR ที่กระจายทั่วทั้งจีโนมขาว (McCouch et al., 1997; 2002) 
จํานวน 120 คูไพรเมอร คัดเลือกเฉพาะโมเลกุลเคร่ืองหมายที่แสดงความแตกตางระหวางพอ-แม จํานวน 
75 คูไพรเมอร เฉล่ีย 5-7 คูไพรเมอรตอโครโมโซม ทดสอบโมเลกุลเคร่ืองหมายกับดีเอ็นเอของสายพันธุ
คัดเลือกจํานวน 51 สายพันธุ จากประชากรรุน BC3F4 ของคูผสม Rathu Heenati×ขาวดอกมะลิ 105 
วิเคราะหหาเปอรเซ็นตอัลลีลหรือพันธุกรรมของพันธุขาวดอกมะลิ 105 และ Rathu Heenati ในสายพันธุ
คัดเลือก 
8. การประเมินลักษณะทางการเกษตรและผลผลติของสายพนัธุคัดเลือก 
ประเมินลักษณะทางการเกษตรและผลผลิตในแปลงทดลองนาป พ.ศ. 2550 ที่ศูนยวิจัยขาว
อุบลราชธานี เก็บขอมูลวันออกดอก ความสูง จํานวนรวงตอกอ จํานวน 5 กอ ตอสายพันธุ และเก็บเกี่ยว
ผลผลิตแตละสายพันธุ จํานวน 48 กอ บันทึกขอมูลองคประกอบผลผลิตและผลผลิตเฉล่ียตอกอที่ความชื้น 14%  
9. การวิเคราะหคุณภาพทางกายภาพและเคมีของเมล็ดสายพันธุคัดเลือก 
วิเคราะหลักษณะทางกายภาพ เชน สีเปลือก ความกวาง ความยาวของเมล็ดขาวเปลือกและขาว
กลอง ลักษณะทองไข เปอรเซ็นตทองไขคํานวณจากเมล็ดที่เกิดทองไขจากการสุมตรวจเมล็ดจํานวน 100 
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เมล็ด วิเคราะหปริมาณอมิโลส (amylose content, AC) อุณหภูมิแปงสุก (gelatinization temperature, 
GT) และความคงตัวของแปงสุก (gel consistency, GC) ตามวิธีการของ Lanceras et al. (2000) และให





จากการประเมินความตานทานของพันธุขาว Rathu Heenati และขาวดอกมะลิ 105 ตอเพล้ีย
กระโดดสีน้ําตาล พบวาพันธุ Rathu Heenati ตานทานไดดีทั้งในระยะกลาและระยะแตกกอ ในขณะที่พันธุ
ขาวดอกมะลิ 105 ออนแอทั้งสองระยะ (Table 2) จากการศึกษากลไกความตานทานพบวาพันธุ Rathu 
Heenati ตานทานตอเพล้ียกระโดดสีน้ําตาลจากการทดสอบความชอบและอัตราการกินอาหาร (Jairin, 
2008) ซึ่งคาดวาลักษณะความตานทานนาจะเกี่ยวของกับอินทรียเคมีภายในตนขาวที่ยับยั้งการกินอาหาร
ของเพล้ียกระโดดสีน้ําตาล 
การทดสอบความตานทานของประชากรขาว BC3F2 จํานวน 333 สายพันธุ ในระยะแตกกอ ผลการ
ทดสอบพบวามีการกระจายตัวของลักษณะตานทานและออนแอในอัตรา 3:1 (χ2 = 0.03, P < 0.86) ซึ่ง
บงช้ีถึงยีนที่ควบคุมลักษณะตานทานเปนยีนเดนเพียงยีนเดียว แตพบลักษณะการขมแบบไมสมบูรณ
เนื่องจากพบสายพันธุสวนใหญในกลุมตานทานแสดงลักษณะตานทานในระดับปานกลาง (Fig. 2) 
 
Table 2   Average damage score of the parents to brown planthopper at vegetative stage (seedling 
and tillering stages) of rice plants. 
        Seedling stage by SSBS        Tillering stage by MMTS 
Cultivar 
7 DAI 10 DAI 14 DAI 7 DAI 15 DAI 23 DAI 
Rathu Heenati 1.0 2.2 2.4 1.0 1.0 1.0 
KDML105 6.5 8.9 9.0 5.0 9.0 9.0 
TN1 7.0 9.0 9.0 5.0 9.0 9.0 
DAI=Days after infestation 
Damage score: 1 = very slight damage, 9 = all plants dead 
 
1.2 ตําแหนงของยีนตานทาน Bph3 บนจีโนมขาว 
สืบหาตําแหนงของยีนตานทาน Bph3 โดยคัดเลือกและจัดกลุมสายพันธุตานทานและออนแอตอ
เพล้ียกระโดดสีน้ําตาล จากประชากรขาว BC3F2 กลุมละ 15 สายพันธุ วิเคราะหหาตําแหนงยีนตานทาน
โดยใชโมเลกุลเคร่ืองหมาย SSR จํานวน 36 คูไพรเมอร บนโครโมโซม 4, 6 และ 10 บริเวณที่คาดวานาจะ
เปนตําแหนงของยีนตานทานจากการรายงานของ Kawaguchi et al. (2001), Sun et al. (2005) และ Yan 
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et al. (2002) ทดสอบโมเลกุลเคร่ืองหมายกับกลุมตานทานและออนแอ ผลการทดสอบพบวามีเพียง
โมเลกุลเคร่ืองหมาย RM190 บนโครโมโซม 6 ที่สามารถแยกดีเอ็นเอของขาวในกลุมตานทานและออนแอ
ออกจากกันไดอยางชัดเจน แสดงวายีนที่เกี่ยวของกับลักษณะตานทานมีตําแหนงอยูใกลกับโมเลกุล
เคร่ืองหมาย RM190 เราไดพยายามหาโมเลกุลเคร่ืองหมายบริเวณรอบๆ ตําแหนง RM190 เพิ่มเติมเพื่อหา
โมเลกุลเคร่ืองหมายที่วางชิดกับ Bph3 มากยิ่งข้ึนและนําไปวิเคราะหกับดีเอ็นเอที่ไดจากประชากรขาว 
BC3F2 จํานวน 333 สายพันธุ จากนั้นวิเคราะหหา linkage group และตําแหนงยีนตานทานโดยใชโปรแกรม
คอมพิวเตอร JoinMap 3.0 และ MapQTL 5 จากผลการวิเคราะหความสัมพันธของขอมูลฟโนไทปกับจีโน
ไทป ของประชากร BC3F2 สามารถยืนยันตําแหนงของยีนตานทาน Bph3 บนโครโมโซม 6 อยูหางจาก
ตําแหนงของ bph4 ไปทางปลายดาน short arm ระหวางโมเลกุลเคร่ืองหมาย RM588 และ RM589 โดยมี
ตําแหนงอยูใกลกับโมเลกุลเคร่ืองหมาย RM589 (Fig. 3) ซึ่งสามารถอธิบายลักษณะตานทานได รอยละ 60.7 
 
 



































   Fig. 2   Frequency distribution of BPH damage rating of a mapping population by the MMTS.  
 
เนื่องจากพันธุขาว Rathuu Heenati ที่มียีน Bph3 (Lakshminarayana and Khush, 1977) 
สามารถตานทานไดครอบคลุมความหลากหลายของประชากรเพลี้ยกระโดดสีน้ําตาล ไมเฉพาะในประเทศ
ไทยแตยังตานทานตอประชากรที่พบในประเทศลาว เวียดนาม จีน ญ่ีปุน เกาหลี ฟลิปปนส บังคลาเทศ และ
บางประชากรในอินเดีย (Angeles, et al., 1986; Jairin et al., 2005; Khush, 1984; Li et al., 2002; 
Soundararajan et al., 2004; Velusamy et al., 1995) ดังนั้นจึงมีความพยายามที่จะศึกษาและวิเคราะห
หาตําแหนงของยีนตานทานบนโครโมโซมในพันธุขาวดังกลาว ในระยะแรกของการศึกษา พบวา Bph3 และ 
bph4 มีตําแหนงใกลกันบนโครโมโซม 7 โดยใช trisomic analysis (Ikeda and Kaneda, 1981) ตอมา
นักวิจัยเช่ือวา Bph3 วางตัวอยูบนโครโมโซม 4 (Yan et al., 2002) แตก็ยังไมมีการยืนยันตําแหนงของยีน 
Bph3 ในพันธุขาว Rathu Heenati แตเมื่อไมนานมาน้ีไดมีรายงานการคนพบตําแหนงของยีนตานทานหลัก
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ในพันธุขาว Rathu Heenati บนโครโมโซม 4 (Sun et al., 2005) เราพยายามที่จะใชโมเลกุลเคร่ืองหมายใน
ตําแหนงที่มีการคนพบมาทดสอบกับประชากรขาวที่ใชศึกษาในคร้ังนี้ แตไมพบโมเลกุลเคร่ืองหมายใดที่จะ
มีความสัมพันธกับลักษณะตานทานในกลุมตานทานและออนแอ ความแตกตางตําแหนงของยีนตานทานที่
พบในการทดลองนี้กับของ Sun et al. (2005) อาจเนื่องมาจากความแตกตางของพันธุขาวที่ใชหรือ
ประชากรแมลงที่ใชทดสอบ อยางไรก็ตามมีการรายงานตําแหนงยีนตานทาน bph4 ในพันธุขาว Babawee 
บนโครโมโซม 6 (Kawaguchi et al., 2001) ซึ่งมีรายงานกอนหนานี้แลววายีน bph4 มีตําแหนงใกล (allelic 
หรือ closely linked) กับยีน Bph3 (Sidhu and Khush, 1979) ซึ่งสอดคลองกับการศึกษาคร้ังนี้ที่พบ




Fig. 3   Linkage maps of the BPH resistance gene Bph3 on short arm of chromosome 6. The 
distance between markers is in centiMogans (cM). The solid bars indicate the location of 
the BPH resistance gene Bph3. 
 
1.3 ความแมนยําของโมเลกลุเครื่องหมาย 
ยืนยันความแมนยําของโมเลกุลเคร่ืองหมาย RM589 ที่มี ตําแหนงใกลยีนตานทาน Bph3 
ดําเนินการโดยทดสอบความตานทานของประชากรขาว BC3F4 จํานวน 330 สายพันธุที่ไดจากสายพันธุที่
เกิด heterozygous บริเวณตําแหนงยีนตานทาน Bph3 ผลการทดสอบพบวาการกระจายตัวของความ
ตานทานในประชากรขาว มีจํานวนตนตานทาน : ตานทานปานกลาง : ออนแอ สอดคลองกับอัตรา 1:2:1 
(χ2 = 1.09, P = 0.58) (Fig. 4) บงบอกวาลักษณะตานทานถูกควบคุมโดยยีนเดนเพียงยีนเดียวในลักษณะ
ขมแบบไมสมบูรณ การกระจายตัวของอัลลีลที่ตําแหนงโมเลกุลเคร่ืองหมาย RM589 ของประชากร BC3F4 
พบวามีจํานวนตนที่มีอัลลีลของพันธุ Rathu Heenati ที่เปน homozygous, ตนที่เปน heterozygous และ
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ตนที่มีอัลลีลของพันธุขาวดอกมะลิ 105 ที่เปน homozygous สอดคลองกับอัตรา 1:2:1 (χ2 = 1.04, P = 0.59) 
เชนเดียวกับลักษณะตานทาน และจากการวิเคราะหขอมูลลักษณะทางฟโนไทปรวมกับจีโนไทป โมเลกุล
เคร่ืองหมาย RM589 บนโครโมโซม 6 สามารถอธิบายลักษณะตานทานไดถึงรอยละ 80.6 ตัวอยางของแถบ
ดีเอ็นเอที่ไดจากการวิเคราะหโดยโมเลกุลเคร่ืองหมาย RM589 และขอมูลความตานทานของบางสายพันธุ










































Fig. 4   Frequency distribution of BPH resistance scores of BC3F4 based on the MMTS method at 
the tillering stage of the rice plants.  
 
 
Fig. 5   PCR amplification of BC3F4 plants with the marker RM589 linked to Bph3. KD = 
KDML105, RT = Rathu Heenati, R = resistant, MR = moderately resistant, S = 
susceptible 
 
1.4 การแยก linkage drag ระหวาง Bph3 และ Wxa อัลลีล 
จากการศึกษาพบวายีนตานทาน Bph3 ในพันธุขาว Rathu Heenati มีตําแหนงใกลกับยีน waxy 
(Wx) ที่สราง granule-bound starch synthase (GBSS) ซึ่งจําเปนสําหรับการสังเคราะหอมิโลส (Wang et 
al., 1995) บนโครโมโซม 6 ซึ่งมีระยะหางระหวางทั้งสองยีนประมาณ 380 kb ยีน Wx ในพันธุ Rathu 
Heenati มีอัลลีลเปน Wxa ซึ่งทําใหเมล็ดมีปริมาณอมิโลสคอนขางสูง (Isshiki et al., 1998; Sano et al., 




ตานทานตอเพล้ียกระโดดสีน้ําตาลของประชากรขาว BC3F2 จํานวนทั้งหมด 2,343 ตน คัดเลือกตนที่
ตานทานจํานวน 200 ตน จากนั้นแยก linkage drag ระหวางยีนตานทานและยีนควบคุมการสรางอมิโลสอ
อกจากกัน ใชโมเลกุลเคร่ืองหมาย RM589 และ RM190 คัดเลือกตนที่ตานทานและมีอัลลีลตรงตําแหนงยีน 
Wx เหมือนพันธุขาวดอกมะลิ 105 (Wxb) และคัดเลือกตนขาวโดยใชโมเลกุลเคร่ืองหมาย (Table 1) ที่
เกี่ยวของกับลักษณะความหอม คาการสลายตัวในดาง และปริมาณอมิโลสไปพรอมกัน คัดเลือกไดตนที่
ตองการ 1 ตน (#101) (Fig. 6) เพื่อพัฒนาเปนสายพันธุตานทานในชั่วตอไป ผลการทดลองชี้ใหเห็นถึง
ประสิทธิภาพของการใชโมเลกุลเคร่ืองหมายในกรณีที่เกิด linkage drag ที่เราไมคาดคิดมากอน วิธีการ
ปรับปรุงพันธุแบบด้ังเดิม (conventional breeding) อาจตองใชระยะเวลาและปริมาณของประชากรขาว
คอนขางมากเพื่อจะขจัดยีนที่ไมตองการออกจากยีนที่ควบคุมลักษณะที่เราสนใจ โอกาสที่จะไดสายพันธุที่
ตองการก็นอยลง ดังจะเห็นไดจากพันธุขาวหรือสายพันธุขาวที่คาดวาจะไดรับยีนตานทาน Bph3 เปนพันธุ





Fig. 6   Fine-scale mapping of two loci, Bph3 and Wxa, controlling BPH resistance and amylose 
content, respectively. The locations of two genes, Bph3 and Wx are shown in the linkage 
map. Graphical genotypes of the region in six BC3F2 plants are shown on the left; white 
blocks regions derived from KDML105 and black blocks regions derived from Rathu 






ปลูกประชากรขาว BC3F3 ที่ไดเมล็ดจากตน (#101) ที่ขจัด linkage drag ออกไปแลว เพื่อคัดเลือก
ใหไดสายพันธุตานทานและมีลักษณะตางๆ ใกลเคียงกับพันธุขาวดอกมะลิ 105 โดยการคัดเลือกโดย
โมเลกุลเครื่องหมาย ไดสายพันธุ BC3F4 ที่ตองการ 2 ตน (Fig. 1) เพื่อพัฒนาเปนสายพันธุรุนตอไปจนได
สายพันธุ BC3F6 จํานวน 51 สายพันธุ ใชสําหรับประเมินลักษณะทางการเกษตรและผลผลิตในแปลง
ทดลอง ความตานทานตอเพล้ียกระโดดสีน้ําตาล และประเมินคุณภาพทางกายภาพและการหุงตม 
2.1 ความตานทานของสายพันธุคัดเลอืกตอเพลี้ยกระโดดสีน้าํตาล 
ผลจากการทดสอบความตานทานของสายพันธุคัดเลือกในระยะกลาโดยวิธี SSBS กับประชากร
เพล้ียกระโดดสีน้ําตาลที่มีความแตกตางของชีวชนิดจํานวน 6 ประชากร พบวาสายพันธุคัดเลือกตานทาน
ไดดีตอทุกประชากรแมลง (Table 3) แสดงใหเห็นวาสายพันธุคัดเลือกไดรับยีนตานทานจาก Rathu 





Table 3   The reaction to BPH populations collected in Thailand in 2004 and 2007, of some 
selected introgression lines. The SSBS was used to evaluate the resistance 
                                Reaction to BPH populations* 
Designation 
UBN DUD NAN KPP WTG PSL 
UBN03078-101-342-6-56 R R R R R R 
UBN03078-101-342-6-58 R R R R R R 
UBN03078-101-342-4-106 R R MR MR R MR 
UBN03078-101-342-4-143 R R R R R R 
KDML105 S S S S S S 
Rathu Heenati R R R R R R 
R = resistant; MR = moderately resistant; S = susceptible 
* Four different biotypes of BPH populations (Jairin et al., 2007a) were collected from four provinces, Ubon 
Ratchathani (UBN), Nan (NAN), Kamphaeng Phet (KPP) and Phitsanulok (PSL), in 2004. Two BPH 
populations were collected from the outbreak fields from Det Udom (DUD), Ubon Ratchathani province and 






ดี (Fig. 7) และจากการทดสอบความชอบของเพล้ียกระโดดสีน้ําตาลตอพันธุขาว แมลงสวนใหญไมชอบ
เกาะบนสายพันธุตานทานหลังจากปลอยแมลง 72 ชั่วโมง (Fig. 8) 
 
 
Fig. 7   The levels of resistance to BPH at tillering stage in some introgressed lines, KDML105, a 
susceptible recurrent cultivar, and TN1, a susceptible cultivar. The plants have been 
exposed to BPH feeding for two generations of the insects. 
 
 
Fig. 8   Number of BPH nymphs (means ± SE) settled on rice cultivars and some introgressed 





ปลูกทดสอบสายพันธุคัดเลือก BC3F6 51 สายพันธุ ในแปลงนาศูนยวิจัยขาวอุบลราชธานี พบวา
ลักษณะทางการเกษตร เชน ลักษณะทรงตน วันออกดอก ลักษณะรวง และลักษณะเมล็ดของสายพันธุขาว
สวนใหญคลายกับพันธุขาวดอกมะลิ 105 แตยังพบการกระจายตัวของลักษณะตางๆ ระหวางสายพันธุ
คัดเลือกบาง (Table 4, Fig. 9) คาเฉลี่ยความสูงของสายพันธุอยูระหวาง 122.2-164.6 ซม. ในขณะที่
คาเฉลี่ยขาวดอกมะลิ 105 สูง 139.0 ซม. วันออกดอกของสายพันธุสวนใหญเหมือนกับขาวดอกมะลิ 105 มี
เพียงบางสายพันธุที่ออกดอกลาชากวา 3-7 วัน คาเฉลี่ยของจํานวนรวงตอกอและผลผลิตของสายพันธุ
คัดเลือกสูงกวาขาวดอกมะลิ 105 รอยละ 18.4 และ 18.1 ตามลําดับ 
ความสัมพันธระหวางลักษณะทางการเกษตรแสดงไวใน Table 5 ผลการวิเคราะหพบวาผลผลิตมี
ความสัมพันธดานบวกจํานวนรวงตอกอ จํานวนเมล็ดตอรวง และความสูง (r = 0.37, P < 0.01; r = 0.40, 
P < 0.01; r = 0.42, P < 0.01 ตามลําดับ) แตไมพบความสัมพันธดานบวกระหวางผลผลิตกับน้ําหนัก 
1000 เมล็ด วันออกดอกมีความสัมพันธดานลบกับผลผลิตและจํานวนเมล็ดตอรวง (r = -0.37, P < 0.01; r 
= 0.39, P < 0.01 ตามลําดับ) จากผลการวิเคราะหแสดงใหเห็นวาจํานวนรวงตอกอ จํานวนเมล็ดตอรวง 
และความสูงสงผลตอการใหผลผลิตของสายพันธุขาวคัดเลือก ซึ่งใหผลผลิตสูงกวาขาวดอกมะลิ 105 รอยละ 18.1 
2.3 คุณภาพทางกายภาพและการหุงตมของเมล็ดขาว 
ผลการวิเคราะหคุณภาพเมล็ดของสายพันธุคัดเลือกจํานวน 51 สายพันธุ ที่เก็บจากแปลงนา 
ศูนยวิจัยขาวอุบลราชธานี นาป พ.ศ. 2550 แสดงไวใน Table 6 และ 7 การกระจายตัวของลักษณะ
คุณภาพทางกายภาพและการหุงตมของสายพันธุคัดเลือกแสดงไวที่ Fig. 9 สีเปลือกของเมล็ดขาวสายพันธุ
คัดเลือกมีสีเหลืองฟางเหมือนกับขาวดอกมะลิ 105 เปอรเซ็นตทองไขของสายพันธุคัดเลือกอยูระหวางรอยละ 
0.4-1.9 ซ่ึงใกลเคียงกับขาวดอกมะลิ 105 (0.8) ในขณะที่ปริมาณทองในพันธุ Rathu Heenati สูงถึงรอยละ 
46.8 ความยาวของเมล็ดขาวกลองของสายพันธุขาวเฉลี่ยระหวาง 6.9-7.9 มม. ปริมาณอมิโลสอยูระหวาง 
14.1-16.1 คาสลายตัวในดางเหมือนกับขาวดอกมะลิ 105 คือ อยูระหวาง 6.9-7.0 และลักษณะความคงตัว
ของแปงสุกคอนขางจะมีการกระจายตัวมากกวาลักษณะทางคุณภาพอื่น คืออยูระหวาง 83.8-115.0 ซม. 
ทั้งนี้เนื่องจากลักษณะดังกลาวถูกควบคุมโดย QTL ซึ่งเปนตําแหนงที่เราไมไดคัดเลือก และยีน Wx 
นอกจากจะเปนยีนหลักที่ควบคุมการสรางอมิโลส ยังเกี่ยวของกับลักษณะความคงตัวของแปงสุกอีกดวย 
(He et al., 2006)  
ความหอมเปนอีกลักษณะหนึ่งที่ตองการในขาวคุณภาพดี สายพันธุขาวเกือบทั้งหมดมีความหอม 
แตเปนที่สังเกตวามีการกระจายตัวของระดับความหอมในสายพันธุขาว ทั้งนี้อาจเนื่องมาจากเราคัดเลือก
ความหอมของสายพันธุขาวโดยใชโมเลกุลเคร่ืองหมายบนโครโมโซม 8 เพียงแหงเดียว แตลักษณะความ
หอมไมไดถูกควบคุมโดยยีนหลักบนโครโมโซม 8 เพียงยีนเดียว ปจจุบันมีการคนพบ QTL ที่เกี่ยวของกับ





ความคงตัวของแปงสุก การสลายตัวในดาง และความหอม 
 
Table 4  Performance of principal agronomic traits of some selected introgressed line 
Designation DH  PN GP NP PH  GY GW 
UBN03078-101-342-6-56 127 13.0 4.07 122.4 139.6 24.5 32.7 
UBN03078-101-342-6-58 127 13.2 3.03 93.4 143.4 25.4 33.4 
UBN03078-101-342-4-106 127 11.8 3.80 130.0 152.8 27.1 27.8 
UBN03078-101-342-4-143 127 19.2 3.72 96.2 143.8 23.3 27.1 
KDML105 127 13.8 2.91 102.6 139.0 22.0 29.4 
DH = Days to heading; PN = Panicle number; GP = grain weight per panicle; NP = Number of grain per 
panicle; PH = Plant height; GY = Grain yield per plant; GW = 1000-grain weight 
 
Table 5   Correlation coefficients between panicle number (PN), plant height (PH), grain yield per 
plant (GY), grain weight per panicle (GP), number of grain per panicle (NP), flowering 
date (FD), 1000-grain weight (GW) 
Traits PN PH GY GP NP FD 
PH 0.54***      
GY 0.37** 0.42**     
GP 0.40** 0.41** 0.31*    
NP 0.42** 0.40** 0.40** 0.88***   
FD -0.31* -0.34* -0.37** -0.33* -0.39**  
GW 0.07 0.04 -0.02 0.13 -0.05 0.13 
Significant differences at ***P < 0.001, **0.01, *0.05, respectively 
 
Table 6  General appearance quality traits of rice grains of some selected introgressed lines 
Designation HC  MB  ML ML/MB CK 
UBN03078-101-342-6-56 ST 2.4 7.8 3.3 1.9 
UBN03078-101-342-6-58 ST 2.5 7.8 3.2 1.3 
UBN03078-101-342-4-106 ST 2.2 7.2 3.2 1.1 
UBN03078-101-342-4-143 ST 2.1 7.7 3.7 1.4 
KDML105 ST 2.2 7.8 3.6 0.8 
HC = Hull color (ST= straw colored); MB = Milled rice kernel breadth (mm); ML = Milled rice kernel length (mm); 
ML/MB = Milled rice kernel breadth/Milled rice kernel; CK = Chalkiness (%) 
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Table 7   The grain quality traits of some selected introgression lines and the percentage of 
parental genome recovery of the selections using 75 SSR markers. RH and KD stand 
for Rathu Heenati and KDML105 alleles, respectively. 







UBN03078-101-342-6-56 15.39 7.0 1 60.0 83.8 13.2 2.9 
UBN03078-101-342-6-58 15.22 7.0 1 70.0 85.1 10.5 4.5 
UBN03078-101-342-4-106 14.96 7.0 1 110.0 86.8 13.2 0.0 
UBN03078-101-342-4-143 14.19 7.0 2 77.5 86.8 10.3 2.9 
KDML105 15.28 7.0 2 75.0 100.0 - - 
Mean* 15.03 7.0  81.2 86.9 9.9 3.2 
AC = Amylose content (%); GT = Gelatinization temperature (1-2 = high and 6-7 = low); FR = Fragrance (1 = 
mild; 2 = strong); GC = Gel consistency (mm) 
* Mean value from all 51 selected introgression lines 
 
2.4 พื้นฐานทางพันธุกรรมของสายพนัธุคัดเลือก 
วิเคราะหพื้นฐานทางพันธุกรรมของสายพันธุคัดเลือก BC3F4 จํานวน 51 สายพันธุ โดยใช
โมเลกุลเครื่องหมาย SSR ที่แสดงความแตกตางระหวางพอ-แม (ขาวดอกมะลิ 105 และ Rahu Heenati) 
จํานวน 75 คูไพรเมอร ที่กระจายทั่วทั้งจีโนม คาเฉล่ียระยะหางระหวางโมเลกุลเคร่ืองหมายเร่ิมต้ังแต 11.4 
cM (โครโมโซม 5) จนถึง 30.2 cM (โครโมโซม 3) เปอรเซ็นตของ homozygous ของอัลลีลพันธุขาวดอก
มะลิ 105 อยูระหวางรอยละ 60-100 โดยมีคาเฉล่ียรอยละ 86.9 ซึ่งหมายความวาสายพันธุคัดเลือกมี
เปอรเซ็นตคาเฉล่ียของพันธุกรรมที่เหมือนกับพันธุขาวดอกมะลิ 105 รอยละ 86.9 นับวาคอนขางตํ่าถา
เปรียบเทียบกับคาที่ควรจะเปนตามทฤษฎีการผสมกลับคร้ังที่ 3 คือ รอยละ 93.8 อยางไรก็ตามพบวาบาง
สายพันธุมีอัลลีลเหมือนขาวดอกมะลิ 105 ถึงรอยละ 91.2 และถึงแมวาประชากรขาวที่ใชทดสอบจะเปนชั่ว












มะลิ 105 และตานทานตอประชากรเพล้ียกระโดดสีน้ําตาลที่พบในประเทศไทย สายพันธุดังกลาวสามารถ
นําไปใชเปนแหลงพันธุกรรมความตานทาน และคุณภาพเมล็ดดีในโครงการปรับปรุงพันธุขาว และสามารถ





Fig. 9   Frequency distribution of plant height (cm), grain yield per plant (g/plant), panicle per 
plant, 1000-grain weight (g), milled rice kernel length (mm), milled rice kernel breadth 
(mm), milled rice kernel length/breadth, amylose content (%) and chalkiness of rice grain 







ไดรับงบประมาณจากรัฐบาลไทย และมูลนิธิร็อคกี้เฟลเลอร ขอขอบคุณ คุณเจตน คชฤกษ ที่มีสวนชวยใน
การทดสอบความตานทานของสายพันธุขาวตอเพล้ียกระโดดสีน้ําตาล คุณ Myint Yi ที่ชวยวิเคราะห GC 
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